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Resumo: Partindo da construcdo de uma ontologia para o semaforonte, a unidade
empirica basica da sistematica bioldgica, Willi Hennig fornece uma teoria capaz de
explicar e sistematizar o compartilhamento diferencial de caracteres entre estas
unidades. A analise da natureza multidimensional do semaforonte fundamenta o método
holomorfolégico comparativo, que otimiza qualitativamente a analise da similaridade. A
cladistica contemporéanea, com seu heterogéneo mosaico investigativo, reflete um longo
trajeto de incorporacOes teoréticas e metodologicas. Ao se integrarem ao programa
filogenético, estas incorporacfes desconfiguraram sua base ontoldgica e analitica,
recortando a multidimensionalidade do semaforonte e quebrando a delicada relacao
existente entre a sistematica bioldgica e seu sistema geral de referéncia, a sistematica
filogenética, bloqueando seu avanco tedrico.
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Abstract: Starting from the construction of an ontology of the semaphoront, the basic
empirical unit of biological systematics, Willi Hennig provides a theory capable of
explaining and systematizing the differential character sharing between these units. The
analysis of the multidimensional nature of the semaphoront is the basis for the
comparative holomorphological method, which qualitatively optimizes the analysis of
similarity. Contemporary cladistics, with its heterogeneous mosaic of investigation,
reflects a long path of theoretical and methodological incorporations. When integrated
into the phylogenetic program, these incorporation shave disconfigured their
ontological and analytical base, cutting the multidimensionality of the semaphoront and
breaking the delicate relationship between biological systematics and its general
reference system, the phylogenetic systematics, blocking its theoretical advance.
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1.A teoria filogenética dentro da historia e a histéria dentro da teoria filogenética

Tentar entender a complexidade subjacente ao surgimento, ao desenvolvimento,
e, principalmente, a propria transmutacdo da teoria filogenética ao longo do tempo, nos
coloca face a face com o desafio de interpretar o seu impacto na historia das
classificacbes bioldgicas, cuja origem € muito mais remota. Historicamente,
observamos que as antigas raizes do empreendimento classificatorio estdo fincadas em
diferentes substratos ontoldgicos. Em certo momento, refletem a harmonia da natureza;
em outro, o plano da criacéo divina do mundo; em outro, ainda, os reflexos utilitarios
nascidos da relagdo do homem para com essa diversidade (MAYR, 1982, p. 148). Como
inferiu Hull (1964, p. 3), “a tipologia foi popular entre os taxonomistas porque forneceu
a estes algo estavel e imutavel para olhar, no fluxo constante do mundo perceptivel”.
Notando o profundo intervalo temporal que separa a disposicao para 0 ordenamento da
diversidade biologica, e a incorporacdo de uma explicacdo evolutiva da diversidade,
seria estranho ndo presenciarmos uma revolucdo na taxonomia apos esse evento. Apesar
de outras tentativas, foi s6 a partir dai que houve uma urgéncia para destronar a
perspectiva tipologica, reflexo da necessidade de uma reconfiguracdo ontoldgica dos
principios da classificacdo bioldgica, que sofreu alteracGes radicais, e teve, deste
momento em diante, pelo menos enquanto ideal, o objetivo de constituir-se como uma
atividade cientifica. Incorporando a reorganizacdo causada pelo impacto do darwinismo
(CAPONI, 20114, p. 739) nas disciplinas que constituem o que ficou conhecido como a
biologia comparada (AMORIM, 2009, p. 15), o programa filogenético abracou o
historicismo consequente da no¢do de filiagdo comum, incorporando influéncias de
varios cientistas.

Durante a aurora da primeira guerra mundial, em 1914, o cientista que
formalizaria um sistema de classificagdo com uma ldgica filogenética coerente,
completa seu primeiro ano de idade. Willi Hennig [1913-1976], um timido entomélogo
dipterologista alemdo, recuperado de ferimentos sofridos como soldado na segunda
guerra mundial, foi remanejado para servigcos militares medicos na Italia. Apds redengéo
das tropas alemas, em 1945, ele é capturado e direcionado a prestar servigos numa
unidade anti-maldria das tropas aliadas britanicas (SCHMITT, 2013, p. 56). Durante o

fim da guerra, nesta condigéo de servigal cativo, Hennig escreve e organiza os esbogos
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que irdo constituir a sua grande obra: Grundziige Einer Theorie Der Phylogenetischen
Systematik (Fundamentos de uma Teoria da Sistematica Filogenética), publicada em
1950. A obra é ampliada e traduzida para o inglés somente no ano de 1966, com o titulo
Phylogenetic Systematics (Sistematica Filogenética), e traduzida para o espanhol no de
1968, com o titulo de Elementos de una sistematica filogenética (referente a uma verséo
de 1961). A partir deste manuscrito, Hennig evidencia que ele era algo aléem de um
taxonomista tradicional. Preocupado com o levantamento de uma base epistemoldgica
adequada (RIEPPEL, 2004, p. 345), ele organiza os fundamentos tedrico-metodologicos
que serviriam como principios para uma sistemética filogenética, o sistema geral de
referéncia para qualquer sistema possivel da sistemaética bioldgica (HENNIG, 1966, p.
8). A importancia desse marco pré e pds-hennigiano € tdo significativa que alguns
autores inferem que “na histéria da classificacdo biologica, o pouco conhecido Hennig
merece um lugar ao lado de Aristoteles, Lineu e Darwin” (WHEELER, ASSIS &
RIEPPEL, 2013, p. 295).

Esse evento € um marco na historia da taxonomia, apesar de sua recéncia dentro
do percurso de radiacdo das escolas classificatorias, que compdem a histdria desse
campo, como esquematizado por Christoffersen (1995, p. 441). Antes da perspectiva
conciliadora de Hennig, o terreno da sistematica estava sendo ocupado por dois
influentes programas de pesquisa (sensu LAKATOS, 1978, p. 47). O efeito dramatico
do pensamento adaptacionista na dimensdo sistematica, partindo de autores centrais da
hegeménica Nova Sintese, foi a formalizacdo da taxonomia evolutiva. Demarcando 0s
tAxons em vista de como estes supostamente representavam diferentes graus adaptativos
(por isto, esta tradicdo também ficou conhecida como gradismo), esta postura deu
primazia ao processo anagénico na producdo dos sinais empiricos utilizados na
construcdo de filogenias. Tem como marco referencial a obra Methods and principles of
systematic zoology (Métodos e principios de zoologia sistematica), escrita em 1953 por
Mayr, em colabora¢do com E. G. Linsley e R. L. Usinger (apud SANTOS, 2008, p.
188), e a obra Principles of animal taxonomy (Principios de taxonomia animal), de
1961, escrita por George Gaylord Simpson, reforgando a dimensédo subjetiva envolvida
na delimitacdo dos graus e das zonas adaptativas que estavam por tras da inferéncia dos
taxons, que formavam, por esta logica, classes naturais. O pensamento tipoldgico

persistiu por diversas frentes, ja que, paralelamente a esse processo historico na
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Sistematica Bioldgica, temos os seguidores da taxonomia numérica, cujas visoes estdo
representadas principalmente nas obras de Peter Sneath (1923-2011) e Robert Sokal
(1926-2012), que resgataram o legado fenético de Michel Adanson (1727-1806) e,
pegando carona no desenvolvimento computacional emergente da época, direcionado
para solucdo de problemas quantitativos (FELSENSTEIN, 2004, p.123), advogaram
explicitamente uma classificagdo artificial, fundamentada na otimizagéo operacional da
analise quantitativa da similaridade, tendo, na objetividade restrita, sua suposta
superioridade metodoldgica (HULL, 1988, p. 163), organizando suas visGes na obra
Principles of numerical taxonomy (Principios de taxonomia numérica), de 1963.

A introducéo e o desenvolvimento do cladismo é um processo que, de uma certa
forma, influencia e é influenciado por esses programas de pesquisa existentes. Nao € a
toa que outros sistematas, ja nesta época, notaram a marcante similaridade que estava se
consolidando entre as visdes metodologicas dos feneticistas e dos emergentes “cladistas

N A

de padrdo” (HULL, 1988, p. 236). E comum ter acesso a narrativas retrospectivas que
geralmente colocam a consolidacdo do programa filogenético hennigiano como um
evento obliterador destas duas escolas até entdo proeminentes. Porém, a historia sempre
é mais complicada. Algumas narrativas ndo consideram a introducdo da teoria
hennigiana como um evento suficiente para constituir uma revolucdo cientifica (sensu
KUHN, 1962), pelo fato desta introducdo estar agarrada nos fundamentos da teoria
evolutiva (SANTOS & KLASSA, 2012, p. 609). O fato da sistematica filogenética ndo
ter-se configurado como uma ciéncia revolucionaria pode ser significativamente
reforcado levando-se em conta as mudangas incorporadas no percurso de seu
desenvolvimento. Estas mudangas culminam no surgimento da cladistica. A proposta de
Hennig, caso integralmente consolidada na comunidade cientifica, causaria uma
expansdo direta da teoria evolutiva subjacente, no sentido da discriminacdo causal que
daria base explanatoria para a hierarquizagdo dos sinais filogenéticos e para a integracdo
entre 0s possiveis sistemas organizadores do conhecimento biologico. Quando unimos
essa potencialidade analitica com os elementos ontoldgicos defendidos por Hennig,
vemos que sua teoria poderia ter-se difundido enquanto uma ciéncia revolucionaria,
reconfigurando todo um novo conjunto de estruturas de investigacdo e de estruturas de
solucéo para os objetos investigados, consolidando uma nova ciéncia normal, ao inves

de aproximar-se das ja existentes, se fundindo a estas.
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As duas décadas seguintes a publicacio do Phylogenetic Systematics,
comegando pela introdugdo dos primeiros trabalhos que incorporaram as ideias de
Hennig, escritos na lingua inglesa (BRUNDIN, 1966; NELSON, 1971), foram marcadas
por intensas discussdes tedrico-metodoldgicas veiculadas principalmente através de dois
periodicos da area da sistemética biologica: a Systematic Zoology (estabelecido em
1952, e que a partir de 1992 sofre a mudanca para o titulo atual, Systematic Biology),
seguido pela Cladistics, em 1985, periodo em que ja é possivel observar a manifestacédo
de uma énfase cada vez maior para com a otimizacéo e operacionalizacdo metodoldgica
deste empreendimento cientifico. Como resultado pdstumo destas transformacGes,
temos a cladistica contemporanea. Analisando o trajeto de mudancas que marcaram esse
percurso, com intromissdes explicitas de elementos de outras escolas sistematicas
dentro das formalizacdes da sistematica filogenética, torna-se pertinente perguntarmos:
afinal de contas, qudo préxima e coerente é a relacdo da cladistica com a teoria da qual
derivou-se, ou seja, com 0s principios hennigianos? Para responder a esta questdo,
correlacionaremos a dualidade entre similaridade e a ancestralidade, discutida no
Grundziuge, com a natureza da unidade da biologia sistematica, o semaforonte. Desta
forma, procuraremos elucidar a delicada relacdo existente entre sistematica bioldgica e

sistematica filogenética, e as implica¢des disso para a biologia como um todo.

2. O desafio da similaridade

Em diversos pontos que atravessam a obra de Hennig, uma discriminacdo
fundamental é realizada. Esclarece-se que “as relagdes genealdgicas sdo algo
inteiramente diferente da similaridade, sendo geralmente algo muito mais dificil de
determinar do que descobrir correspondéncias na forma” (HENNIG, 1966, p. 10). Ou
seja, uma comunidade de semelhancas ndo implica necessariamente numa correlacdo
causal devido a filiagdo comum. Ao estabelecer os principios metodologicos adequados
para a delimitacdo e inferéncia de relagdes entre tdxons supra-especificos, Hennig evoca
0 que ele chama de método holomorfolégico comparativo (HENNIG, 1966, p. 84),
destinado a discriminar as “relagoes de forma” das “rela¢ées de sangue” (termos de
Adolf Portmann [1897-1982]), enfatizando diretamente o holismo e a importancia do

Gestalt. Ha insisténcia na priorizacdo cronologica do uso da comparacao
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holomorfolégica sobre a explicacdo causal do sistema natural com base na teoria da
evolugdo (RIEPPEL, 2016, p. 105). Ironicamente, somente essa priorizacdo
holomorfolégica permite a explicagdo causal do compartilhamento diferencial de
caracteres entre os semaforontes (sensu FITZHUGH, 2012, p. 44). Evita-se, assim, a
andlise inconsistente da similaridade e garante-se a prioridade da sistematizagao sobre a
descricdo (HENNIG, 1966, p. 7; FITZHUGH, 2008, p. 54).

E neste sentido que, ap6s entender a linhagem como demarcada empiricamente
através de sua hipotese enquanto grupo monofilético, e depois de discutir os problemas
inerentes ao conceito de homologia (p. 93), ao acesso a filogenia de um carater (p. 95), a
reversibilidade da evolugéo (p. 116), a convergéncia (p. 117) e ao paralelismo (p. 117),
Hennig (1966) nota, entdo, que a polarizagdo temporal dos estados de uma série de
transformacéo, englobadas sob a égide de um carater, s6 podem ser acessadas partindo-
se primeiramente de uma “quebra da similaridade”. Essa quebra se da nos conceitos de
simplesiomorfia, sinapomorfia e convergéncia (HENNIG, 1966, p. 146). Tais conceitos
fundamentam a explicacdo da similaridade: enquanto a simplesiomorfia explica a
conservacao do caréater, a sinapomorfia explica a alteracdo do carater (CAPONI, 2011b,
p. 252), além disso, a convergéncia engloba os diversos casos de correlagcdo de
similaridade sem correlagdo causal devido a filiagdo comum. Estes eventos muitas vezes
s&o reunidos sob o0 nome de homoplasias (sensu LANKESTER, 1870).

E implicito que toda essa articulacio na construcdo da metodologia reflete os
cuidados que devem guiar 0s exercicios comparativos, frente a complexa diversidade
manifestada nos sistemas bioldgicos. Porém, ndo é tdo claro delimitar quais sdo
exatamente as propriedades de uma tal unidade comparativa da sistematica bioldgica, a
partir de onde, empiricamente, esses conceitos decorrentes da quebra hennigiana da
similaridade seriam inferidos. Hennig teve a preocupacdo de elucidar a natureza dela.
Tal preocupacgdo ndo foi incorporada na pratica cladistica, reverberando-se no centro de
problemas epistemologicos desta ciéncia atrofiada.

3. A unidade da biologia sistematica: o semaforonte e as suas dimensdes

Frente ao complexo mosaico de influéncias filoséficas e cientificas que Hennig
absorve e cita sistematicamente ao longo de sua obra, com destaque dos nomes de
Ludwig von Bertalanffy [1901-1972], Theodor Ziehen [1862-1950], Rudolf Carnap
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[1891-1970], Walter Zimmermman [1892-1980], Bernhard Rensch [1900-1990] e
Nicolai Hartmann [1882-1950] (RIEPPEL, 2007a, p. 346), fica claro que as suas
inferéncias podem ser tratadas como frutos desenvolvidos através de um processo de
criteriosa exploracdo bibliografica. No caso das formalizacGes acerca do semaforonte,
ndo é diferente. Reclamando da falta de intimidade que os bi6logos possuem com
conceitos como o de continuum quadrimensional do espago-tempo, Hennig cita Torrey
(a partir de uma revisao de DABELOW, 1942): “cada forma descritivel ¢ apenas uma
parte arbitraria do todo, determinada pelo ponto no tempo escolhido” e chama atengao
para o fato de que “um mesmo e unico individuo assume diferentes posi¢des dentro dos
sistemas, em diferentes momentos de sua vida” (HENNIG, 1966, p. 6). Embebido pelo
empirismo ldgico, substituindo uma ontologia de substancias por uma ontologia de
eventos (RIEPPEL, 2007a, p. 356), Hennig defende que:

“Para a emergéncia de novas questdes, devemos primeiro formular os fatos conhecidos... A
primeira questdo é a existéncia dos organismos como portadores de caracteres... As relagdes
ontogenéticas entre diferentes portadores de caracteres s6 devem ser determinadas
secundariamente pelos sistematas, com grande dificuldade” (HENNIG, 1966, p. 30).

Partindo dessas premissas, ele postula que ndo deveriamos colocar o individuo

ou a prépria espécie como unidade da sistematica bioldgica; “ao contrario, deveria ser o

organismo ou o individuo em um ponto especifico do tempo, ou, melhor ainda, durante

um certo periodo teoricamente infinitamente pequeno de sua vida” (HENNIG, 1966, p.

6). A esta unidade, Hennig dd& o nome de semaforonte, o “portador de carater”,
ressaltando que:

“A defini¢do do semaforonte como um individuo durante um certo periodo de tempo, por

mais breve que seja (ndo "em um ponto no tempo"), tem a vantagem de que ele possa ser

pensado mais simplesmente como atuando por e evidenciando processos bioldgicos.

Nenhuma declaracdo de aplicacdo geral pode ser feita sobre por quanto tempo um

semaforonte existe como uma constante entidade sistematicamente Util. Depende da taxa de

alteracdo dos diferentes caracteres. No extremo maximo, seria aproximadamente

congruente com a duragdo da vida do individuo. Em muitos outros casos, particularmente

em organismos que passam por processos metamorficos e ciclomorficos, seria
notavelmente mais curto” (HENNIG, 1966, p. 6)

Segundo esta formalizagdo, “os semaforontes individuais estdo conectados —
causalmente - por complexos de semaforontes (0 que chamamos de individuo) através

de relagdes que nds chamamos ontogenéticas” (HENNIG, 1966, p. 18). Para contemplar

a diversidade de condi¢cbes de manifestacdo empirica de semaforontes de uma mesma
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linhagem, Hennig discute os fenébmenos do metamorfismo (p. 33), do polimorfismo (p.
35) e do ciclomorfismo (p. 42), elucidando os graus de variabilidade que podem ser
observados no decorrer do exercicio metodologico da holomorfologia comparativa. Por
isso, é a partir dos semaforontes que os sujeitos podem inferir os diferentes niveis de
hipoteses hologenéticas para explicar seus tracos, sejam elas ontogenéticas,
tokogenéticas ou filogenéticas. Estas delimitacBes conceituais elucidam a marcante
preocupacdo do pai da filogenética em considerar as dimensdes metafisicas e
epistemoldgicas da unidade empirica da sistematica biolégica (HAVSTAD, ASSIS &
RIEPPEL, 2015, p. 580).

Fortemente ligada ao laborioso processo de conceituacdo do semaforonte, ha
uma visdo sistémica diretamente abstraida de algumas obras de Ludwig Von Bertalanffy
(autor que tempos depois organiza a influente obra Teoria Geral dos Sistemas, de
1968), principalmente dos dois volumes do livro Theoretische Biologie, de 1932 e 1942.
Depois de discutir diversas visdes emergentistas, Hennig sintetiza suas concordancias
no sentido de que “um processo que representa a interacdo de varios processos parciais
nem sempre pode ser totalmente compreendido com base no conhecimento apenas dos
processos parciais” (HENNIG, 1966, p. 200). Desta forma, podemos ver a incorporagao
de uma ontologia sistémica-processual como outro elemento metafisico fundamental da
epistemologia presente na teoria filogenética (RIEPPEL, 2016, p. 300). Hennig faz
questdo de citar os trés passos que Bertalanffy defende pelos quais a biologia tedrica
deveria passar para tornar-se uma ciéncia madura: (1) o ordenamento simples e
comparativo dos objetos através da descricdo; (2) a formulacdo de regras causais,
holisticas e historicas que unificassem os fen6menos bioldgicos; e (3) o
desenvolvimento, com a ajuda de premissas tedricas, de leis dos fendmenos biol6gicos.
E neste sentido que, incorporando também o conceito de multiplicidade
multidimensional, do filésofo Theodor Ziehen, Hennig, preocupado com a etapa de
descricdo dos objetos bioldgicos, infere que podemos interpretar as principais direcdes
de sua diversidade como “dimensdes” (sejam elas de natureza molecular, fisioldgica,
morfolégica, comportamental, entre outras), tendo em vista que “as diferengas entre
todos esses sistemas sdo determinadas pelas relagfes particulares das quais eles sdo uma

expressdo concreta” (HENNIG, 1966, p. 4). E a partir dessa multidimensionalidade do
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semaforonte que a relacdo entre sistematica bioldgica e sistemética filogenética pode ser
elucidada.

Sintetizado, o semaforonte: (1) é o fato da sistematica biologica, e por isso, sua
unidade empirica basica; (2) pode ser ou ndo de natureza atemporal, tendo em vista que
é determinado pela natureza (temporalizada ou ndo) dos caracteres que manifesta. Ou
seja, cada semaforonte possui uma assinatura temporal Unica, condicionada pela histdria
causal que determina seu conjunto de caracteres; (3) tem uma natureza
multidimensional, englobando os diferentes niveis de organizacdo/informacdo dos
sistemas bioldgicos; (4) é abstraido ao longo do processo metodoldgico na forma de
hipoteses descritivas, que refletem os possiveis recortes do fenbmeno emergente da

interacdo sujeito-fato.

4.0s sistemas possiveis da sistematica bioldgica e seu sistema geral de referéncia

“A tarefa da sistemdatica bioldgica seria mais simples caso houvesse apenas um Unico
organismo temporalmente imutavel..., mas, tendo em vista que existe um enorme nimero
de diferentes organismos que estdo constantemente mudando no tempo, a tarefa da
sistematica bioldgica ¢ muito mais complicada” (HENNIG, 1966, p. 4).

Partindo das ja discutidas delimitacGes em torno do semaforonte e de sua relacéo
com um projeto de biologia tedrica, fica mais claro entender a relagdo entre sistematica
filogenética e sistematica bioldgica. Indo muito além de separar 0s possiveis sistemas da
sistematica biologica entre sistemas praticos ou gerais (MAYR, 1982, p. 148), Hennig
mostra a incapacidade de ndo recorrer aos sistemas nao-filogenéticos, e mais do que
isso, propde que "as relacBes entre eles, cuja natureza é determinada pela relacdo que as
diferentes dimensdes da complexidade multidimensional dos individuos mantém entre
si, podem ser sujeitos a investigagao cientifica” (HENNIG, 1966, p. 4). E por essa linha
que ele tenta explicar as diferencas entre esses sistemas possiveis da sistematica
bioldgica:

“As diferencas entre os sistemas se desenvolvem apenas porque os objetos basicos sdo
portadores de diferentes caracteres de natureza morfoldgica, ecoldgica, fisiologica ou outra,
e portanto, aparecem como membros de um sistema fisiolégico (ou de diferentes sistemas
fisiologicos, dependendo do que se leva em consideracdo- todos os caracteres fisioldgicos,

ou apenas alguns deles - como a totalidade), de um ou varios sistemas ecoldgicos,
morfoldgicos e outros” (HENNIG, 1966, p. 5)
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A esta totalidade, que reflete a j& comentada tendéncia holistica e sistémica
subjacente a teoria filogenética (RIEPPEL, 2016, p. 105), Hennig d& o nome de
holomorfia, ou seja, a totalidade desses caracteres que o semaforonte manifesta, fazendo
dele a expressdo empirica concreta de uma construcdo multidimensional (HENNIG,
1966, p. 7). E por isso que a teoria filogenética reclama a ja comentada metodologia
holomorfolégica comparativa, a Unica capaz de abracar a multidimensionalidade da
unidade empirica necessaria para realizar inferéncias de relacionamentos genealdgicos
entre diferentes semaforontes, nos diferentes niveis de organizacdo hierarquica
englobados pelas relagdes hologenéticas, como esquematizado por (HENNIG, 1966, p.
31). Isto difere dos sistemas ndo-filogenéticos, que fazem seu recorte analitico
especifico dentro dessa multidimensionalidade. E somente a partir dessa discriminagio
que podemos comecar a entender melhor o objetivo geral da sistematica biologica,
partindo de que:

“No semaforonte, encontramos o elemento que deve ser idéntico em todos os sistemas
concebiveis da biologia, na medida em que estes estdo relacionados aos objetos naturais
vivos e ndo a propriedades particulares da vida ou a processos especificos da vida. Portanto,
é possivel investigar as relacdes entre os diferentes sistemas, que por si s6 sdo completas e
basicamente igualmente justificadas e igualmente necessarias. Isso € feito de maneira Util,
escolhendo um sistema como o sistema geral de referéncia com o qual todos os outros sao
comparados. Criar um sistema geral de referéncia (a sistematica filogenética) e investigar as
relacbes que se estendem dele a todos os outros sistemas possiveis e necessarios em
biologia ¢ a tarefa da sistematica (bioldgica)” (HENNIG, 1966, p. 7)

Hennig explica o porqué de o historicismo inerente as linhagens ndo ser somente
mais uma propriedade da vida, mas justamente a propriedade central da qual os outros
sistemas possiveis derivam. Um reflexo disso € a sua defesa formal da realidade da
linhagem, um novo tipo de individuo bioldgico. Ele traz essa tese da obra de Nicolai
Hartmann (1942), a complementa e a torna num elemento ontoldgico fundamental de
sua teoria. Essa tese é enriquecida posteriormente em diversas discussées (GRIFFITHS,
1974; GHISELIN, 1974, 1997; HULL, 1978, 1984, 1994; CAPONI, 2011c), acabando
por mostrar que a linhagem tem a propriedade de organizar-se num tipo diferente de
hierarquia (ELDREDGE, 1985, p. 166; SALTHE, 1985, p. 19; CAPONI, 2018, p. 42),
discrepante com a natureza das hierarquias existentes nos sistemas, outro tipo de

individuo biolégico (CAPONI, 2011c, 2012). Ele declara:

PERI e Florian6polis/SC, Brasil e v.12 n.01, 2020 e p.143-165 e ISSN 2175 -1811 153



BATISTA, R.; CHRISTOFFERSEN, M.L. A multidimensionalidade do semaforonte € a relagéo delicada entre sistematica
filogenética e sistematica bioldgica

“Somente a dimensdo genétical ndo pode ser quebrada posteriormente; isso corresponde a
naturalmente dada dimensdo do tempo. Nesta dimensdo, as relagdes ontogenéticas dos
diferentes estagios da vida do individuo (os semaforontes), as relagdes genealogicas dos
individuos (tokogenéticas) e as relagdes filogenéticas das espécies podem ser representadas
com total precisdo e clareza”... e, por isso, “o fato de a sistematica filogenética investigar a
divisdo da vida em uma multiplicidade de organismos diferentes, e tentar entender a
estrutura dessa multiplicidade do ponto de vista de seu desenvolvimento histérico, ndo é
contraditério, porque o fato da existéncia dessa multiplicidade e seu desenvolvimento
historico é tdo caracteristico da vida quanto qualquer outra propriedade determinavel.”
(HENNIG, 1966, p. 26)

E, na conclusdo do seu livro, depois de usar varios exemplos empiricos para
defender escolhas especificas tomadas na construcéo de sua metodologia, complementa
a discriminacdo entre o sistema filogenético e os possiveis sistemas ndo-filogenéticos
através da seguinte analogia:

“Os sistemas tipoldgicos, onde quer que sejam usados, tém apenas um valor cognitivo
limitado, embora ninguém discuta que eles possuam esse valor restrito. O sistema
filogenético, por outro lado, com sua cronologia exata de todos os eventos reconheciveis
(livres de julgamentos de valor) da historia real da filogenia, tém o mesmo significado
universal para todas as pesquisas filogenéticas, como tem, por exemplo, 0 mapa topogréfico
como base para todas as outras apresentacOes cartograficas possiveis ou desejaveis nos
campos da geografia ¢ outras geociéncias. ” (HENNIG, 1966, p. 239)

Tendo em vista a histéria de desenvolvimento metodoldgico da cladistica
contemporanea, e o atual mosaico de modelos de inferéncia filogenética, de que forma
podemos avaliar a conservacdo dessa relacdo, epistemologicamente crucial, entre a
multidimensionalidade do semaforonte e a interdependéncia entre sistematica bioldgica

e a sistematica filogenética?

5. A transmutacdo da teoria hennigiana e a crise cladistica

Antes de tudo, é interessante destacar o porqué a teoria e 0 método filogenético
hennigiano, supostamente, ndo terem sido suficientes para a sistematica, de forma a ndo
consolidarem inteiramente o terreno para a pratica de uma nova ciéncia normal (sensu
KUHN, 1962), independentemente dos programas de pesquisa (sensu LAKATOS,
1978) existentes. Apesar de Hennig ter declarado explicitamente a natureza qualitativa

do seu método para uma sistematica filogenética, ele ter-se guiado por uma légica de

1O termo “dimensdo genética”, na obra de Hennig, esta ligado a ideia de génese, origem, com uma
conotacdo que ndo se refere a genética tal como a conhecemos. Para isso, ele usa o termo genética de
populagdes.
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iluminag&o reciproca ndo constitui a pratica de um raciocinio circular (HENNIG, 1966,
p. 21), mas é fruto da ja discutida matriz holistica-sistémica que subjaz a ontologia dos
fatos/objetos da sistematica. Alguns autores, como Felsenstein (2004), nao obstante,
interpretam a validade do método hennigiano na sistematica bioldgica de outra forma.
Num capitulo especificamente destinado a elucidar aspectos historicos e filosoficos que
fizeram parte do desenvolvimento da cladistica, a incongruéncia entre caracteres
(quando a inter-relacdo entre as hipoteses de séries de transformacdes abstraidas de
diferentes semaforontes “contam” diferentes historias gencaldgicas, incompativeis entre
si) é apontada como a principal lacuna da obra de Hennig. O seu principio auxiliar
(HENNIG, 1966, p. 121) foi interpretado como um recurso metodoldgico ambiguo,
abrindo portas para a subsequente, e também supostamente necessaria, algoritmizacédo
do método da sistematica filogenética (FELSENSTEIN, 2004, p. 138), resgatando
elementos centrais do processo de algoritmizacdo que vinha sendo desenvolvido na
taxonomia numérica. A visdo aqui defendida é que a algoritmizagdo do método
filogenético, além de ndo ser uma “necessidade teleologica de desenvolvimento” desta
ciéncia, representa justamente sua transformacdo perante fatores socioldgicos vigentes
no campo da sistematica biologica. E neste sentido que podemos analisar mais
objetivamente como muitos desses elementos, que sdo as raizes das principais linhas
metodolégicas da cladistica contemporanea, ja eram vigentes no terreno da sistematica
bioldgica antes mesmo da incorporacdo das ideias de Hennig.

Tendo em vista que, “em mudangas conceituais, conexdes causais Sao
essenciais” (HULL, 1988, p. 155), podemos trazer a tona uma série de incrementacoes
metodoldgicas deste periodo pré-hennigiano, marcado principalmente pela publicacdo
de uma série de algoritmos: comecam partindo de um descompromisso com o
descobrimento de relagdes genealdgicas (MICHENER & SOKAL, 1957, p. 130),
passam pelo levantamento de um principio de evolu¢cdo minima como forma de inferir
filogenias(EDWARDS & CAVALLI-SFORZA, 1963, p. 105), e em pouco tempo
chegam até a algoritmos, para os quais o uso “exige a premissa de que a natureza (da
evolucdo) é de fato parcimoniosa”(CAMIN & SOKAL, 1965, p. 323). E destacavel,
como o préprio Felsenstein (2004, p. 123) nota, que € somente a partir da sincronia
entre este estagio da sistematica bioldgica e a emergéncia e relativa popularizagdo das

“maquinas computacionais”, que os algoritmos ganham imensa forga, assumindo papéis
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de “solucionadores” de problemas metodoldgicos de natureza quantitativa. Além disso,
a influéncia da nova sintese, junto ao crescimento exponencial da biologia molecular,
trouxe, ainda nesse periodo, algoritmos direcionados especificamente para a analise de
sequéncias proteicas (ECK & DAYHOFF, 1966). A partir dai, dentro das dimensdes
dos semaforontes, o tipo de informacgdo bioldgica significativa filogeneticamente foi
sendo recortado. Eis ai o inicio do longo processo de atrofiagdo da
multidimensionalidade do semaforonte, mesmo antes de sua formalizacdo e possivel
incorporacdo na sistematica bioldgica, 0 que ndo interrompeu o processo. Os anos que
precedem a parcial incorporagdo do Phylogenetic Systematics ainda assistem ao
surgimento de algoritmos para a reconstrucdo de caracteres ancestrais (KLUGE &
FARRIS, 1969), e para a inferéncia, entre filogenias possiveis, de uma arvore mais
parcimoniosa (FARRIS, 1970).

E somente no comeco da década de 70, 20 anos apdés a publicagdo do
Grundzige, e quatro anos apo6s sua tradu¢do para o inglés, que um “método
complementar”, baseado no uso do principio da parcimoénia, ¢ explicitamente ligado a

teoria hennigiana (FELSENSTEIN, 2004, p. 138), através da seguinte inferéncia:

“Infelizmente, o AlV (axioma que defende que o nimero de apomorfias identificadas nos
caracteres de um agrupamento de espécies é proporcional ao suporte de que esse grupo é
monofilético) ndo é suficientemente detalhado para nos permitir selecionar um critério
Unico para a escolha de uma arvore mais preferivel. Sabemos que as &rvores nas quais 0s
grupos monofiléticos compartilham muitos passos sdo preferiveis as arvores nas quais isso
ndo é verdade. Mas o AlV lida apenas com grupos monofiléticos Gnicos e ndo nos diz como
avaliar uma arvore que consiste em varios grupos monofiléticos. Um critério amplamente
usado —a parcimdnia - poderia ser usado para selecionar arvores. Isso estaria de acordo com
a AlV, j& que em uma arvore parcimoniosa, as OTU’s (unidades taxondmicas operacionais)
gue compartilham muitos estados (isso ndo é 0 mesmo que as OTU’s descritas por muitos
dos mesmos estados) geralmente sdo colocadas juntas. Poderiamos argumentar que o
critério de parcimdnia seleciona uma arvore de acordo com a AlV "calculando a média",
em certo sentido, da preferéncia de todos os grupos monofiléticos da arvore. Outros
critérios, no entanto, podem concordar com a AIV.” (FARRIS, KLUGE ECKARDT, 1970,
p. 176).

Desde entdo, uma diversidade de modelos, baseados principalmente em
parciménia (FITCH, 1971; LE QUESNE, 1974; FARRIS, 1978; FELSENSTEIN, 1979;
MICKEVICH, 1982; MICKEVICH & WHEELER, 1990; MICKEVICH &
LIPSCOMB, 1991; GOLOBOFF, 1993, 1997; SALISBURY, 1999; FAITH &
TRUEMAN, 2001; KJER, BLAHNIK & HOLZENTHAL, 2001), maximo-

verossimilhanga (SCHLUTER et al, 1997; LEWIS, 2001) e baeysianismo
(HUELSENBECK, et al., 2003a, 2003b; NYLANDER et al., 2004; PAGEL et al., 2004;
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RONQUIST, 2004) séo os principais personagens de um grande mosaico metodoldgico
que condiciona as inferéncias filogenéticas realizadas na cladistica contemporanea. A
crenca de que novos modelos sempre serdo mais eficientes do que os antigos
(BROWER, 2016, p. 102;ASSIS, 2017, p. 3), acompanhadas de promessas regulares de
aproximacdo a uma filogenia final (BORKENT, 2018, p. 108), além de reforgarem a
incoerente hegemonia do “tree thinking” na sistematica bioldgica (SOUZA, 2017),
refletem a verdadeiramente regular autoinvalidagdo subsequente das propostas
filogenéticas anteriormente realizadas, ja que, independentemente das relacdes entre 0s
resultados dos diferentes modelos, eles ndo possuem uma justificacdo epistemoldgica
coerente e segura perante as exigéncias que a teoria filogenética hennigiana reclama.
Pior do que isso, nos moldes em que as inferéncias filogenéticas sdo realizadas
atualmente, elas ndo se mostram nem como falsedveis nem como testaveis
(FITZHUGH, 2016, p. 264). Diante desse mosaico metodoldgico, que reflete o estado
da taxonomia cladistica, podemaos inferir, a partir do percurso de seu desenvolvimento, e
att mesmo por conta de suas influentes raizes pré-hennigianas, que,
epistemologicamente falando, essa ciéncia detém uma estrutura superficial (com foco na
adequacdo descritiva), carecendo de uma estrutura profunda (com foco na adequagéo
explicativa) (BROOKS & WILEY, 1985, p .1), atrofiando a natureza explanatéria que
caracteriza o resultado do trabalho sisteméatico (HENNIG, 1966, p. 3) e revertendo a
prioridade da genealogia em lugar da similaridade na acdo metodoldgica. Assim,
tornou-se comum que “uma hipétese filogenética seja baseada, antes de tudo, numa
comparagao entre matrizes de caracteres, ao invés de uma cuidadosa determinagdo da
polaridade de cada estado de carater” (BORKENT, 2018, p. 108). Com o numero de
analises moleculares ha muito tempo aumentando a uma taxa maior do que as analises
morfologicas (SANDERSON, et al., 1993, p. 563; ASSIS, 2014, p. 5), dentro do ja
comentado grande mosaico metodoldgico existente atualmente (ASSIS, 2014, p. 3), ha
claramente um problema na identificacdo daquelas condigdes sob as quais 0s métodos e
modelos especificos funcionam. Esse quadro geral acaba por desunificar um possivel
programa universal para a sistematica filogenética, que é justamente a base de sua
propriedade tedrica enquanto sistema geral de referéncia da sistematica biologica.

A atrofia da teoria hennigiana subjacente a esse processo de incrementacdes

pode ser evidenciada, por exemplo, através da andlise do tratamento do conceito de
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carater na inferéncia filogenética atual. Foi observado que a inferéncia de caracteres,
tanto morfoldgicos quanto moleculares, funcionam em dois niveis diferentes de discurso
na sistematica: no nivel de linguagem do objeto (onde as declaracGes de caracteres sao
realizadas com base nos semaforontes sob investigacdo, relatando hipdteses
observacionais de morfologia ou dados de sequéncia molecular, embora néo
infalivelmente), e no nivel da metalinguagem (onde as declaragdes de caracteres ndo sao
mais comparadas com 0s espécimes sob investigacdo, mas entre si, na busca de sua
coeréncia maxima em relacdo a uma hierarquia) (RIEPPEL, 2004, p. 14). Isto se reflete
na distincdo entre homologia priméaria e secundaria (DE PINNA, 1991, p. 372),
direcionando o trabalho sistematico no cumprimento de seus papéis descritivos e
explanatérios (HEMPEL, 1965, p. 139; HENNIG, 1966, p. 3; FITZHUGH, 2012, p.
42). Nesse sentido, ao observarmos uma analise cladistica contemporanea, uma
hierarquia que expressa possiveis relacdes filogenéticas é determinada a priori pelo
alinhamento de sequéncias de acordo com um determinado modelo adotado, ou pelo
principio da parcimdnia, e ndo o contrario. Analisando o tratamento incoerente que é
dado atualmente a série de transformacdo, corroborando esta perspectiva, pode-se notar
que “nenhum procedimento especial é necessario para gerar hipéteses de homologia;
elas ja existem” (GRANT& KLUGE, 2004, p. 28). Todo esse cenario reflete a
“instrumentalizacdo” da sistematica filogenética (sensu RIEPPEL, 2007b), onde o
instrumentalismo abandona a visdo das ciéncias como um processo direcionado pela
verdade, que busca uma relacdo de correspondéncia crescente de suas teorias com uma
realidade existente fora de nossa mente. Desde entdo, apenas hé a busca da “adequagdo
empirica” de suas teorias, levando em conta apenas os dados ¢ 0s métodos de analise
disponiveis na época. O apelo a parcimbnia, e a consequente mudanca para o
instrumentalismo, representam um legado tecno-empirista que, apos o suposto fim da
taxonomia numérica, aparece novamente na sistematica contemporanea (KEARNEY &
RIEPPEL, 2006, p. 376).Essa situacdo reforga a inferéncia de que “a cladistica
transformada, quando desinvestida da teoria da evolugédo, torna-se uma atividade
estritamente metodologica” (CHRISTOFFERSEN, 1995, p. 451), reduzindo-se a uma
disputa entre modelos computacionais “que se justificam com convicgdo porque sdo
simples, se auto-alimentam e sdo quase imunes a criticas” (BORKENT, 2018, p. 131).

Ironicamente, como ja discutido, Hennig teve muito cuidado em ressaltar a necessidade
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da discriminagdo entre identificar similaridade e identificar relagdo genealdgica, trago
que aparentemente a cladistica ndo herdou. Esta “reversdo cladistica da sistematica
filogenética hennigiana” reflete o abandono para com a matriz metafisica e
epistemoldgica que Hennig teve o cuidado de construir em torno da unidade da
sistematica bioldgica, desconfigurando o ideal do método holomorfolégico comparativo
e, consequentemente, atrofiando a teoria filogenética subjacente. Exemplificando, um
termo nuclear da quebra da similaridade, como o de sinapomorfia, € empregado nas
analises atuais de uma forma pela qual pode ser significativamente criticado, ja que,
“nas analises baseadas em modelo, tendéncias sinapomorficas, € ndo sinapomorfias
discretas, sdo inferidas estatisticamente (por mapeamento da incerteza)” (ASSIS, 2014,
p. 5). Isto sem falar quando as hipoteses, baseadas em indices estatisticos, se
descomprometem totalmente da indicacdo de uma sinapomorfia (ASSIS, 2017, p. 1).
Retrospectivamente:

“Podemos concluir que aperfeigoar os métodos de medir a similaridade basica geral ndo

tem significado para a sistematica filogenética. Se o tamanho absoluto das diferencas na

forma ndo é uma medida confidvel de parentesco filogenético, devemos perguntar se

alguma outra maneira de avaliar essas diferencas ndo seria um meio melhor de descobrir
relagdes filogenéticas” (HENNIG, 1966, p. 88)

6. Conclusotes

Feita essa andlise do distanciamento tedrico que se deu entre a cladistica
contemporanea e a teoria-base da qual derivou-se, a sistematica filogenética hennigiana,
podemos comecar a entender melhor o bloqueio da relacéo idealizada e formalizada por
Hennig entre a sistemética biol6gica e seu sistema geral de referéncia, ja que alguns
elementos conceituais e metodolédgicos fundamentais foram ignorados ou modificados.
N&do é a toa que podemos observar uma clara e crescente hegemonia das filogenias
baseadas em dados moleculares (BORKENT, 2018, p. 119), assim como seu efeito
ofuscante que, de forma desintegrada,negligencia a taxonomia tradicional (WHEELER,
2004, p. 571; ASSIS, 2017, p. 3). Somente com a priorizacdo da genealogia perante a
similaridade, n6s poderemos incorporar, através do método holomorfoldgico
comparativo, uma malha causal que explique o compartilhamento diferencial de
caracteres entre os semaforontes, criando uma hierarquia que reflita as relagdes entre as
linhagens, enfim, sistematizando-as. Para isso, a multidimensionalidade do semaforonte

precisa ser respeitada, o que exige uma reconfiguragcdo do multifacetado programa de
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pesquisa vigente na &rea da sistematica, implicando na inevitabilidade de ter que lidar
com sérios fatores socioldgicos presentes nesse empreendimento cientifico, 0s mesmos
que também estiveram por tras da propria atrofia da teoria hennigiana. Diante de uma
forte tendéncia estatistica presente nas ciéncias biologicas (PIGLIUCCI, 2012, p. 294),
a filosofia da biologia possui um papel fundamental no processo de elucidacdo destas
incongruéncias epistemoldgicas presentes nas areas que integram a biologia evolutiva
(LAPLANE et al., 2019, p. 3950; PIGLIUCCI, 2012, p. 294; CAPONI, 2007, p. 202).
Somente atraves de um sistema geral de referéncia ontologicamente e
epistemologicamente bem assentado, que sirva para todo o universo de sistemas
possiveis da sistematica bioldgica, incluindo a pratica da taxonémica tradicional
(WHEELER, 2004, p. 571), teremos uma relacdo mais adequada e integrada entre
causas e efeitos (HEMPEL, 1965, p. 139); entre padrdes e processos (ELDREDGE &
CRACRAFT, 1980; NELSON & PLATNICK, 1981); e entre a biologia evolutiva e a
biologia funcional (MAYR, 1961; CAPONI, 2000, 2004). Essa integracdo tem o
potencial de condicionar todo o campo da biologia tedrica para um estagio mais
avancado de seu amadurecimento, assim como Hennig idealizou, citando Bertalanffy, e
é s retornando a um refinamento tedrico e metodoldgico de seu sistema geral de
referéncia (BORKENT, 2018, p. 107), de forma a integrar toda a diversidade de dados
biologicos existentes na multidimensionalidade dos semaforontes, que poderemos

reverter esse processo.
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